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ABSTRAK
Penelitian ini bertujuan untuk mengkaji keragaman genetik populasi ikan beronang di
perairan Selat Makassar dan Teluk Bone dengan metode random amplified polimorphic
DNA (RAPD). Sampel ikan beronang diperoleh dari tiga lokasi di perairan Selat Makassar
(Polman, Barru, dan Takalar) dan satu lokasi di perairan Teluk Bone (Malili). Sebanyak 8
ekor ikan beronang dari tiap-tiap lokasi dipreservasi dengan larutan TNES urea buffer.
Ekstraksi DNA genom dengan metode Phenol-Chloroform. Di antara tujuh screening
primer, lima primer diseleksi untuk analisis RAPD. Keragaman genetik dianalisis
menggunakan software TFPGA (Tools For Population Genetic Analysis). Kedekatan
hubungan kekerabatan ditampilkan dalam dendrogram. Hasil Penelitian menunjukkan
bahwa ikan beronang populasi Malili, Teluk Bone menghasilkan polimorfik tertinggi
yaitu 63,24% dan terendah dari populasi Barru, Selat Makassar yakni 40,30%. Indeks
similaritas tertinggi (0,83) diperoleh antara populasi Polman dan Barru, dan indeks
similaritas terendah (0,65) antara populasi Barru dengan populasi Malili. Hubungan
kekerabatan berdasarkan jarak genetik ikan beronang pada penelitian ini diperoleh
dua kelompok utama yaitu populasi Selat Makassar dan Teluk Bone. Ketiga populasi
ikan beronang asal perairan Selat Makassar merupakan satu kelompok dan terpisah
dari ikan beronang populasi Malili, Teluk Bone.
KATA KUNCI: keragaman genetik, ikan beronang, Siganus guttatus, indeks
similaritas, jarak genetik
ABSTRACT: Determining population genetic variability of rabbitfish
(Siganus guttatus) from Makassar Strait and Bone Bay waters
using random amplified polymorphic DNA method. By: Samuel
Lante, Andi Tenriulo, Andi Parenrengi, Rachmansyah, and Asmi
Citra Malina
The research was intended to analyse genetic variability of wild population of rabbit
fish (Siganus guttatus) in Makassar Strait and Bone Bay waters using random
amplified polymorphic DNA (RAPD). The rabbitfish samples were colleted from three
locations along Makassar Strait waters namely Polman, Barru, and Takalar and one
location in Bone Bay waters namely Malili. Eight individual fish samples from each
location were preserved with TNES urea buffer and transported at ambient
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PENDAHULUAN
Salah satu spesies ikan laut yang potensial
dibudidayakan secara intensif adalah ikan
beronang (Siganus guttatus). Ikan ini memiliki
keunggulan antara lain harga yang cukup mahal
(Wassef & Hady, 1997), dan merupakan
komoditas ekspor baik untuk konsumsi
maupun sebagai ikan hias dengan harga dapat
mencapai US$100/pasang (Subandiono et al.,
1997). Di pasar domestik (Makassar) harga satu
ekor ikan beronang berkisar Rp 20.000,--25.000,-
(Rachmansyah et al., 2007). Ikan beronang
mampu hidup dalam kepadatan tinggi,
responsif terhadap pakan buatan, memiliki laju
pertumbuhan yang relatif tinggi (Subandiono
et al.,1996; Santosa et al.,1996), dapat di-
budidayakan baik di keramba jaring apung
maupun  di tambak (Wassef & Hady, 1997),  dan
dapat dipijahkan secara terkontrol dengan
rangsangan hormonal (Lante et al., 2007).
Penangkapan ikan beronang di perairan
Selat Makassar dan Teluk Bone terus mening-
kat sehingga menyebabkan tekanan populasi
pada ikan ini yang dicirikan dengan jumlah
hasil tangkapan semakin berkurang. Indikator
tekanan populasi tersebut didukung data
statistik Dinas Kelautan dan Perikanan Provinsi
Sulawesi Selatan tahun 2006 bahwa total
produksi ikan beronang adalah 955,2 ton dan
menurun menjadi 121,4 ton pada tahun 2007.
Upaya penangkapan yang terus dilakukan
menyebabkan penurunan produksi per satuan
usaha dari 100 kg/trip menjadi 15-30 kg/trip
pada ikan beronang lingkis (Siganus
canaliculatus) di perairan Bua, Kecamatan Bua
Kabupaten Luwu (Jalil et al., 2001). Upaya yang
dapat dilakukan untuk menanggulangi  penu-
runan produksi adalah perbenihan terhadap
ikan beronang demi upaya kelestarian,
mengurangi ketergantungan di alam dan
mendukung pengembangan budidayanya baik
di keramba jaring apung maupun tambak. Di
samping itu, dikhawatirkan ikan beronang akan
melakukan perkawinan sekerabat dalam dan
antar populasi yang berdekatan, sehingga
mengakibatkan terjadinya penurunan terhadap
keragaman genetik.
Keragaman genetik merupakan hirarki yang
paling rendah dalam tingkatan keragaman
hayati dan merupakan kunci penting bagi
suatu spesies untuk dapat bertahan hidup,
memelihara keberlanjutan populasi dan
meningkatkan produktivitas dari suatu spesies
(Soewardi, 2007). Keragaman genetik meru-
pakan suatu informasi penting dalam jangka
pendek maupun jangka panjang bagi suatu
populasi (Ferguson et al., 1995). Selanjutnya
Permana et al. (2007) menyatakan bahwa
keragaman genetik suatu populasi merupakan
sumberdaya biologi yang penting untuk
diketahui serta mempunyai manfaat untuk
penentuan strategi perbenihan terutama
dalam menentukan calon induk yang mem-
puyai kualitas genetik tinggi.
Salah satu metode yang digunakan untuk
menganalisis keragaman genetik ikan adalah
Random Amplified Polimorphic DNA (RAPD)
dengan aplikasi  Polymerase Chain Reaction
(PCR). Penggunaan PCR adalah untuk meng-
amplifikasi DNA dan mengetahui perbedaan
polimorfik DNA yang ada antara spesies
atau antar individu. Secara umum metode
polimorfisme DNA dianggap memiliki tingkat
akurasi yang tinggi dibandingkan dengan
metode yang lain karena tidak terpengaruh
oleh perubahan lingkungan dan struktur
temperature to the laboratory prior to DNA extraction. Genomic DNA was extracted
by phenol-chloroform method. Among seven screened primers, five primers were
selected for RAPD analysis. Genetic variability was analyzed by using software TFPGA
(Tools For Population Genetic Analysis) and genetic distance was shown in dendrogram.
The results of this study indicated that rabbitfish from Malili population in Bone Bay
waters has the highest genetic polymorphic (63.24%) and the lowest (40.30%) was
from Barru in Makassar Strait waters. The highest index similarity (0.83) of rabbitfish
was obtained between population of Polman and Barru, and the lowest (0.65) was
between Malili and Barru population. Furthermore, based on the genetic distance of
rabbitfish, two main clusters were revealed in this study, namely Makassar Strait
and Bone Bay population. The three populations of rabbitfish from Makassar Strait is
in the same cluster and separated from Malili population of Bone Bay waters.
KEYWORDS: genetic variability, rabbitfish, Siganus guttatus, index similarity,
genetic distances
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untaian dibedakan oleh urutan basa nukleotida
dalam DNA. Kelebihan RAPD dari penanda
lainnya adalah relatif sederhana, mudah
preparasinya, lebih cepat memberikan hasil,
dan tidak memerlukan informasi tentang latar
belakang genom organisme yang akan diteliti
(Williams et al., 1990).
Analisis keragaman genetik berbagai jenis
ikan telah dilakukan beberapa peneliti antara
lain : ikan terbang ( Fahri, 2001); ikan kerapu
tikus (Irmawati, 2003; Wahidah, 2004 ); ikan
kancra (Nugroho et al., 2006); ikan mas
(Ariyanto et al., 2006); ikan napoleon (Moria et
al., 2006); ikan gurame (Nugroho & Kusmini,
2007) dan ikan tuna sirip kuning (Permana et
al., 2007). Namun sampai saat ini masih sedikit
data dan informasi tentang keragaman genetik
ikan beronang (Siganus guttatus) khususnya
populasi dari perairan Selat Makassar dan
Teluk Bone. Dalam rangka menunjang upaya
pengembangan budidaya ikan tersebut,
terutama pembenihannya, maka diperlukan
informasi dasar karakter genetik populasi
di kedua perairan tersebut. Penelitian ini
bertujuan untuk mengkaji keragaman genetik
populasi ikan beronang di perairan Selat
Makassar dan Teluk Bone untuk mendukung
pengembangan perbenihan. Ke depan hal ini




Sampel ikan yang digunakan dalam pene-
litian ini adalah ikan beronang yang berasal
dari perairan Polman, Barru, dan Takalar
(perairan Selat Makassar) dan perairan Malili
(perairan Teluk Bone). Peta lokasi pengambilan
sampel ikan di perairan Selat Makassar dan
Teluk Bone disajikan pada Gambar 1. Untuk
analisis keragaman genetik pada penelitian
ini masing-masing digunakan 8 ekor ikan
beronang per populasi atau 32 individu ikan
Gambar 1. Peta lokasi pengambilan sampel ikan beronang (S. guttatus)
di Selat Makassar dan Teluk Bone
Figure 1. Locations of Rabbitfish, Siganus guttatus sampling sites
Lokasi sampling
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dari empat populasi. Sebanyak  50 mg jaringan
diambil dengan cara mengiris otot/daging
bagian punggung ikan, kemudian diawetkan
dengan menggunakan 250 µL TNES urea buffer
dalam tabung ependorf volume 1,5 mL (Asahida
et al., 1996). Kumpulan tabung ependorf berisi
sampel selanjutnya dimasukkan ke dalam
wadah untuk dibawa ke laboratorium dan
disimpan dalam suhu ruangan sampai dilakukan
ekstraksi DNA.
Ekstraksi DNA Genom
Metode yang digunakan dalam ekstraksi
DNA adalah metode fenol-kloroform
(Parenrengi, 2001). Organ yang diekstraksi
adalah organ otot (daging) ikan sebanyak 50
mg, kemudian ditambahkan 500 µL buffer
lysis  selanjutnya dimasukkan ke dalam tabung
ependorf 1,5 mL dan ditambahkan 40 µL 10%
SDS dan 40 µL proteinase-K.  Sampel diinkubasi
pada suhu 55oC selama 1-3 jam. RNase
ditambahkan sebanyak 12,5 µL (20 mg/mL)
dalam larutan dan disimpan pada suhu kamar
selama 15-30 menit. Ke dalam sampel kemudian
ditambahkan larutan fenol: kloroform: isoamyl
alkohol (25:24:1) dan divortex perlahan sampai
homogen. Inkubasi sampel pada suhu kamar
selama 10 menit, disentrifugasi dengan
kecepatan 13.000  rpm selama 8 menit.  Bagian
lapisan atas cairan (supernatan) sebanyak 750
µL dipindahkan ke dalam 1,5 mL tabung
ependorf baru, selanjutnya ditambahkan lagi
fenol: kloroform: isoamyl alkohol (25:24:1)
sebanyak 500 µL. Sampel diinkubasi pada
suhu kamar selama 10 menit dan disentrifugasi
dengan kecepatan 13.000  rpm selama 4 menit.
Sebanyak 600 µL supernatan  diambil dan
dipindahkan ke tabung ependorf baru volume
1,5 mL. Selanjutnya ditambahkan larutan
campuran kloroform : isoamyl alkohol (24:1),
disentrifugasi dengan kecepatan 13.000 rpm
selama 4 menit. Supernatan sebanyak 400 µL
ditambahkan larutan ethanol dingin sebanyak
2 bagian dari volume sampel dan disentrifugasi
dengan kecepatan 6.000 rpm selama 30 menit.
Supernatan dibuang, kemudian lapisan dasar
(pelet) ditambahkan ethanol 70%  sebanyak
800 µL, kemudian digoyang dengan cara
pembalikan beberapa saat selanjutnya di-
sentrifugasi 2 kali berturut-turut dengan
kecepatan  6.000 rpm selama 15 menit dan
kecepatan 6.000 rpm selama 6 menit. Larutan
ethanol 70% dibuang, DNA yang mengendap
terletak di dasar tube sebagai pelet berwarna
putih. DNA dikering-anginkan pada suhu kamar
selama  lebih kurang 24 jam, kemudian DNA
ditambahkan dd H2O atau TE buffer (10 mMTris dan 1mM EDTA, pH 8,0) sebanyak 100 µL.
Genom DNA yang diperoleh disimpan pada
suhu –20oC sebelum digunakan untuk langkah
kerja berikutnya.
Tingkat Kemurnian dan Kuantitas DNA
Pengukuran tingkat kemurnian dan
kuantitas DNA dilakukan dengan mengguna-
kan spektrofotometri sinar ultra-violet jenis
thermospektronic model genesys 10 UV
(Rochester NY-USA). Genom DNA diukur
dengan volume cuvet 3 mL dengan faktor
pengenceran 150. Untuk mendapatkan
konsentrasi DNA untai ganda digunakan rumus
(Birren et al., 1997):
Kemurnian larutan DNA tersebut dapat
dilihat dengan  membagi nilai OD260 denganOD280. Genom DNA dikatakan murni jika rasiokedua nilai tersebut berkisar antara 1,8-2,0.
Jika nilai rasio lebih kecil dari 1,8 maka
diindikasikan bahwa genom DNA masih ada
kandungan protein atau fenol di dalam larutan.
Amplifikasi PCR
Reaksi amplifikasi DNA dengan mengguna-
kan PuReTaq RTG-PCR beads (GE healthcare)
dan diamplifikasi dengan PCR Gene Amp
System 2700 (Applied Biosystems) yang
diprogram dengan 45 siklus. Amplifikasi
dilakukan menggunakan metode PCR, dan
komposisi bahan yang dimasukkan dalam
tabung ependorf dengan bead yang ada
adalah : 1 µL primer (50 pmol/ µL), 3 µL DNA,
dan 21 µL water free RNAse sehingga men-
capai total volume 25 µL. Tabung mikro PCR
dimasukkan dalam mesin PCR. Siklus PCR yang
digunakan dalam amplifikasi adalah satu siklus
pre-denaturasi pada suhu 94oC selama 2 menit,
untuk aktifasi enzim taq polymerase diperlukan
45 siklus dengan denaturasi pada suhu 94oC
selama 30 detik, penempelan pada suhu 36oC
selama 30 detik dan pemanjangan pada suhu
72 selama 1,0 menit dan pada akhir PCR
ditambahkan akhir sintesis 2 menit untuk
menyakinkan semua hasil amplifikasi dalam
bentuk untai ganda. Hasil PCR dipisahkan
dengan menggunakan gel agarosa 2,0% dalam
larutan TBE 1x selama 1,5 jam pada tegangan
150 volt. Volume hasil PCR/amplicon (yang
Konsentrasi DNA (µg/mL)  = A260 x 50 x faktorpengenceran
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akan dimigrasi) sebanyak 3 µL dan dicampur
dengan 1,0 µL loading dye. Gel di-staining
dengan ethidium bromida pada konsentrasi
0,5 ng/mL. Hasil elektroforesis DNA di-
visualisasi menggunakan UV transluminator.
Screening Primer
Untuk mengamplifikasi genom DNA melalui
PCR digunakan 7 universal  primer yakni: 6
primer Operon Teknologi Kit A dan 1 primer
M-13 (Tabel 1).  Primer yang memperlihatkan
hasil amplifikasi genom DNA yang bersih dan
banyak memfragmentasi pita DNA selanjutnya
dipilih untuk digunakan pada semua sampel
dalam penelitian ini.
Analisis Data
Fragmen DNA hasil amplifikasi dari 4
populasi dengan menggunakan beberapa
primer diterjemahkan menjadi data biner
dengan ketentuan pemberian nilai (1) untuk
adanya fragmen DNA dan pemberian nilai (2)
untuk tidak adanya fragmen. Data biner hasil
skoring digunakan untuk menghitung jarak
genetik dan menyusun dendrogram melalui
analisis cluster. Keragaman genetik dianalisis
menggunakan TFPGA (Tools For Population
Genetic Analysis) (Miller, 1997). Kedekatan
hubungan kekerabatan ditentukan oleh
indeks similaritas dan jarak genetik yang
ditampilkan secara grafis dalam dendrogram.
HASIL DAN BAHASAN
Profil Random Amplified Polymorphik
DNA (RAPD)
Hasil pengujian genomic dari ekstraksi
DNA ikan beronang  populasi dari perairan
Polman, Barru, Takalar, dan Malili mengguna-
kan larutan preservasi TNES urea dengan
metode Phenol-Chloroform telah berhasil
dilakukan dengan menghasilkan fragmen
tunggal dengan berat molekul sekitar 23.130
bp,  disajikan pada  Gambar 2.  Hasil penelitian
ini menunjukkan bahwa tingkat kemurnian
DNA cukup baik untuk analisis RAPD dengan
keberadaan pita tunggal yang bersih dan tidak
terdapat latar belakang (smearing) sepanjang
jalur sumur genom DNA dan fragmentasi genom
DNA. Penelitian yang sama dilakukan Asih et
al. (2008) menggunakan larutan TNES urea
untuk  preservasi potongan sirip ikan batak
(Tor soro); ikan butini (Mamangkey et al., 2007);
ikan Channa punctatus (Nagarajan et al., 2006);
dan ikan nila (Arifin et al., 2007). Rata-rata nilai
kemurnian genom DNA ikan beronang yang
terendah adalah populasi dari perairan Malili
(1,929 ± 0,185) dan tertinggi populasi dari
perairan Takalar (2,114 ±0,298). Nilai tingkat
kemurnian DNA ikan beronang yang diperoleh
pada penelitian ini masih pada kisaran nilai
kemurnian  DNA  ikan salmon atlantik dan ikan
brown trout yaitu 1,6-2,1, (Taggart et al., 1992),
Tabel 1. Jenis primer, urutan basa, panjang nukleotida, dan komposisi basa
G+C yang digunakan dalam penelitian ini
Table 1. Code, sequence, nucleotide, nucleotide length, and G+C content of
primers used in Random Amplified Polymorphic DNA analysis
Keterangan: OPA-3,6,7,13,16 dan 20 = Operon Teknologi Kit A Primer, M-13, A = Adenine;
C = Cytosine; G = Guanine; dan T = Thymine (Note: OPA-3,6,7,13,16 and 20 = Operon






(5’  – 3’ )   






G+C content       
(%)
OPA-3 AGTCAGCCAC 10-mer 60.0
OPA-6 GGTCCCTGAC 10-mer 70.0
OPA-7 GAAACGGGTG 10-mer 60.0
OPA-13 CAGCACCCAC 10-mer 70.0
OPA-16 AGCCAGCGAA 10-mer 60.0
OPA-20 GTTGCGATCC 10-mer 60.0
M-13 GTAAAACGACGGCCAGT 17-mer 52.9
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ikan kerapu yaitu 2,00-2,29  (Parenrengi, 2001),
dan teripang berkisar 1,6-2,5 (Norazila, 2000).
Selanjutnya hasil pemilihan primer
menunjukkan lima primer (71,43%) dengan
kandungan G+C berkisar 60%-70% (Tabel 2)
menghasilkan amplifikasi fragmen yang bersih,
jelas terpisah dan mudah di-skoring yaitu
OPA-3, OPA-6, OPA-7, OPA-16, dan OPA-20
(Gambar 3). Hasil penelitian ditunjukkan oleh
Saitoh (1995) dengan menggunakan empat
primer yang berbeda untuk beberapa populasi
ikan pasifik cod (Gadus macrocephalus) di
Jepang, sembilan primer untuk  populasi ikan
nila Oreochromis niloticus (Arifin et al., 2007).
Sementara sepuluh primer digunakan oleh
Parenrengi (2001) untuk menganalisis variasi
genetik ikan kerapu Ephinephalus spp.
Penelitian yang dilakukan untuk mengetahui
tiga spesies Angguilla sp. oleh Takagi &
Taniguchi (1995) menggunakan tiga primer
OPA. Selanjutnya empat primer untuk populasi
udang Penaeus vannamei, (Valerio-Garcia &
Grijalva-Chon, 2008) dan 20 primer pada ikan
Channa punctatus (Nagarajan et al., 2006).
Hasil  amplifikasi DNA ikan beronang dari
empat populasi menggunakan 5 primer
menunjukkan bahwa setiap primer memiliki
karakter yang berbeda sehingga jumlah dan
Tabel  2. Jenis primer, jumlah, dan panjang fragmen hasil amplifikasi
DNA ikan beronang (Siganus guttatus)
Table 2. Fragment number and length of rabbitfish (Siganus
guttatus) DNA after amplified using various primers
Primer   
Primers    
Jumlah fragmen
Fragment  number 
Panjang fragmen





OPA-20   9-11 450-1,250
Gambar 2. Hasil elektroforesis DNA genom ikan beronang (S. guttatus). M = Marker
Hind III, angka 1-4 = sampel Polman, 5-8 = Barru, 9-12 = Takalar, dan
13-16 = Malili
Figure 2. Genomic DNA extracted from the rabbitfish muscle tissue (S. guttatus)
Hind III marker (M), samples from polman (lanes 1-4), Barru (lanes
5-8), Takalar ( lanes 9-12), and Malili (Lanes 13-16)
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kisaran ukuran fragmen yang muncul juga
berbeda. Primer OPA-3 menghasilkan
amplifikasi DNA sebanyak 10-14 fragmen
dengan ukuran 275-1.250 bp,  sedangkan OPA-
6 dapat menghasilkan amplifikasi dengan
jumlah fragmen lebih sedikit (10-12), tetapi
memiliki ukuran fragmen lebih tinggi daripada
primer OPA-3 yaitu 275-1.300 bp. Pada primer
OPA-7 dapat menghasilkan fragmentasi
dengan jumlah yang lebih banyak yaitu 14-
20, namun memiliki ukuran fragmen yang lebih
rendah dari primer OPA-16, berkisar 275-1.500
bp. OPA-16 menghasilkan fragmentasi dengan
jumlah fragmen 14-17, dan memiliki ukuran
fragmen paling tinggi dari primer lainnya yaitu
175-1.500 bp.
Primer OPA-20 menghasilkan  fragmentasi
dengan jumlah fragmen lebih rendah (9-11) dan
memiliki ukuran lebih kecil daripada primer
lainnya yakni 450-1.250 bp (Gambar 4) dan
Tabel 2.
Hasil pengamatan terhadap DNA ikan
beronang dengan 5 primer menghasilkan
total loci 266 fragmen yang terdiri atas 70
fragmen dari populasi Polman, 64 fragmen
populasi Barru, 69 fragmen populasi Takalar
dan 63 fragmen populasi Malili, dan 140
fragmen di antaranya adalah polimorfik
(52,63%). Proporsi polimorfik tertinggi
diperoleh pada populasi Malili (63,24%),
sedangkan proporsi polimorfik terendah
ditunjukkan pada populasi Barru (40,30%).
Polimorfik yang tinggi mengindikasikan
hubungan perkawinan antara individu dalam
populasi rendah, hal yang sama dikemuka-
kan oleh Parenrengi (2001) bahwa fragmen
polimorfik yang tinggi pada ikan kerapu
mengindikasikan rendahnya inbreeding antar
populasi. Polimorfik dapat diketahui dari
munculnya beberapa fragmen DNA pada
beberapa sampel, namun tidak ditemukan pada
sampel DNA yang lain (Tieh Ling Koh et al.,
1999 dalam Abidin, 2005). Garcia & Benziie
(1995) mendapatkan polimorfik udang windu
berkisar 39%-77%, sedangkan udang vaname
80% (Valerio-Garcia & Grijalva-Chon, 2008)
dengan menggunakan penanda RAPD.
Selanjutnya jumlah genotipe dan ukuran
fragmen berturut-turut 1-8 dengan berat
molekul 175-1500 bp. Jumlah genotipe ikan
beronang populasi di Selat Makassar sama
berkisar 1-8, namun berbeda dengan jumlah
genotipe ikan populasi Malili yaitu 5-8
(Tabel 3). Asma (1999) melaporkan bahwa
setiap varietas, spesies, dan populasi meng-
hasilkan jumlah genotipe yang berbeda.
Hasil penelitian memperlihatkan bahwa ada
kedekatan secara genetik populasi ikan
beronang dari perairan Polman, Barru, dan
Gambar 3. Hasil screening tujuh primer DNA ikan beronang (S. guttatus)  (M = Marker;
1= OPA-3; 2 = OPA-6; 3 = OPA-7; 4 = OPA-13; 5 = OPA-16; 6 = OPA-20; dan
7 = M13)
Figure 3. Screening seven primers of DNA rabbitfish muscle tissue (S. guttatus)
(M = Marker; 1= OPA-3; 2 = OPA-6; 3 = OPA-7; 4 = OPA-13; 5 = OPA-16;
6 = OPA-20; and 7 = M13)
1.000 bp
500 bp
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Takalar. Hal ini diduga bahwa pada perairan
tersebut terjadi tekanan eksploitasi oleh
permintaan ikan yang terus meningkat,
sehingga populasi di ke-3 perairan tersebut
semakin berkurang. Salah satu indikator
tekanan eksploitasi dapat ditunjukkan dari
hasil analisis proporsi polimorfik ikan
beronang di tiga populasi Selat Makassar yang
lebih rendah (40,30%-47,94%) dari proporsi
polimorfik ikan beronang Malili (63,24%).
Tekanan eksploitasi pada ikan ini diduga dapat
mengakibatkan perkawinan secara acak
tidak berlangsung dengan baik secara alami
sehingga kecenderungan ketiga populasi di
Selat Makassar mempunyai keragaman genetik
yang rendah. Indikator tekanan eksploitasi
tersebut didukung data statistik Dinas
Kelautan dan Perikanan Provinsi Sulawesi
Selatan tahun 2006 bahwa total produksi ikan
beronang adalah 955,2 ton dan menurun
menjadi 121,4 ton pada tahun 2007 (Anonim,
2008).
Indeks Similaritas
Indeks similaritas populasi ikan beronang
dari perairan Polman, Barru, Takalar, dan Malili
disajikan pada Tabel 4. Indeks similaritas ikan
beronang dari perairan populasi Polman, Barru,
dan Takalar relatif  tinggi  hal ini menunjuk-
kan bahwa hubungan kekerabatan ketiga
populasi ikan beronang tersebut adalah dekat.
Kedekatan ini ditunjukkan oleh indeks
similaritas yang relatif sama yaitu 0,82-0,84.
Indeks similaritas merupakan suatu proporsi
kesamaan profil DNA organisme intra atau
inter populasi (Parenrengi et al., 2006).
Selanjutnya Rogers (1972) menyatakan
semakin tinggi indeks similaritasnya men-
cerminkan semakin jauh hubungan ke-
kerabatannya. Pada penelitian ini diperoleh
indeks similaritas populasi ikan beronang dari
perairan populasi Malili dengan populasi
Polman, Barru, dan Takalar relatif jauh yaitu
0,65-0,68, berarti populasi ikan beronang Malili
menghasilkan variasi genetik yang baik. Hal
ini didukung oleh proporsi polimorfik paling
tinggi (63,24%). Kim (1998) melakukan penga-
matan indeks similaritas antar populasi catfish
berkisar 0,51-0,91. Indeks similaritas antara
individu striped bas M. Saxatilis dari populasi
yang berbeda berkisar antara 0,92-0,96
(Bielawski & Pumo, 1997). Demikian pula rata-
rata indeks similaritas common silver-biddy,
Gerres oyena antar populasi Miyasaki adalah
0,56±0,06 dan antar populasi Okinawa adalah
0,63±0,86 (Miyanohara et al., 1999).
Gambar 4. Elektroforesis hasil amplifikasi PCR sampel DNA ikan beronang (S.
guttatus) dengan menggunakan primer OPA-20, (M = Marker;  1-3 = Barru;
4-6 = Takalar; 7-9 = Malili; 10-12 = Polman)
Figure  4. PCR amplification of DNA rabbitfish, S. guttatus from different popula-
tions generated by a primer OPA-20. M = Marker, samples from Barru
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Tabel 4. Indeks similaritas antara populasi ikan beronang,
Siganus guttatus
Table 4. Matrix of similarity indices among populations of
rabbitfish, Siganus guttatus
Jarak Genetik
Hasil hitungan jarak genetik populasi ikan
beronang antara perairan Polman, Barru,
Takalar, dan Malili disajikan pada Tabel 5. Jarak
genetik antara  populasi ikan beronang Polman
dan Barru adalah 0,1780; antara populasi ikan
beronang Polman, Takalar dan Barru adalah
0,1915; sedangkan ketiga populasi tersebut
memiliki jarak genetik 0,3713 dengan Malili.
Besarnya jarak genetik populasi ikan beronang
Malili dengan populasi Barru  disebabkan jarak
secara geografis antara Malili dengan Barru
relatif lebih jauh dibandingkan Polman dengan
Barru.
Nilai jarak genetik ikan beronang antar
populasi perairan Polman, Barru, dan Takalar
(Selat Makassar) berkisar 0,1780–0,1967 lebih
rendah bila dibandingkan dengan jarak genetik
ikan beronang populasi perairan Malili (Teluk
Bone) dengan ketiga populasi ikan beronang
di Selat Makassar (0,3114-0,4256). Hasil ini
lebih tinggi dibanding dengan nilai jarak
genetik ikan terbang (Cypselurus opisthopus)
Teluk Mandar (Selat Makassar) yaitu 0,003
(Fahri, 2001), namun lebih rendah daripada
nilai jarak genetik ikan kerapu bebek
(Cromileptes altivelis) domestikasi yaitu 0,85
(Wahidah, 2004) dan ikan kerapu (Epinephelus
spp.) berkisar 0,20-0,41 (Parenrengi, 2001).
Kedekatan genetik antara populasi Polman,
Barru, dan Takalar diduga terjadi perkawinan
antar ketiga populasi, oleh karena di perairan
Selat Makassar massa air tercampur secara
fluktuatif dan musiman dari arah Laut
Sulawesi  sepanjang tahun menuju Laut Flores
(Rusman, 2003; Sofian et al., 2006). Menurut
Koh et al. (1999), ikan discus yang ditangkap
di alam memiliki jarak genetik lebih rendah
(0,033) dibandingkan dengan ikan discus
yang dibudidayakan (0,105). Hal ini terjadi
diduga akibat adanya inbreeding pada ikan
discus yang ditangkap di alam. Selanjutnya
Parenrengi (2001) menyatakan bahwa jarak
genetik yang rendah menunjukkan terjadi
aliran gen antar populasi. Demikian pula
semakin kecil jarak genetik antar individu
dalam suatu populasi, maka semakin seragam
populasi tersebut (Pandin, 2000). Sedangkan
Nei (1987) menyatakan jarak genetik merupa-
kan ukuran perbedaan genetik antar populasi
yang dihitung berdasarkan frekuensi alel.
Populasi 
Popula t ions Polman   Barru Takalar     Malili
Polman
Barru 0.8369   
Takalar 0.8300 0.8214       
Malili 0.6861 0.6534 0.7324        -
Tabel 5. Jarak genetik antara populasi ikan beronang, Siganus
guttatus
Table  5. Genetic distance of RAPD markers in four populations of
rabbitfish, Siganus guttatus
Populasi 
Popula t ions Polman Barru Takalar Malili
Polman 0.0000 0.1780 0.1863 0.3768
Barru 0.0000 0.1967 0.4256
Takalar 0.0000 0.3114
Malili 0.0000
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Hasil analisis jarak genetik ikan beronang
populasi Malili lebih tinggi dari jarak genetik
ketiga populasi yang lain, hal ini mem-
perlihatkan bahwa ikan beronang populasi
Malili memiliki keragaman genetik masih tinggi.
Keragaman genetik tinggi mengindikasikan
ketersediaan stok di alam masih relatif tinggi,
sehingga perkawinan secara acak berjalan
dengan baik dan penangkapan ikan beronang
di perairan tersebut masih tergolong selektif
dan kemungkinan belum terjadi aliran genetik
dari populasi yang lain.
Beberapa penelitian menunjukkan bahwa
keragaman genetik ikan berhubungan erat
dengan kondisi geografis. Nagarajan et al.
(2006) menyatakan bahwa keragaman genetik
ikan Channa punctatus berhubungan erat
dengan kondisi geografis ikan. Selanjutnya
Iguchi et al. (1997) menyatakan bahwa isolasi
karena perbedaan jarak merupakan salah satu
faktor yang dipertimbangkan akan mem-
pengaruhi laju penghanyutan gen antara
lokasi yang terpisah dan pada akhirnya akan
mengakibatkan meningkatnya perbedaan
genetik. Demikian pula Fahri (2001) menya-
takan bahwa populasi ikan terbang di Teluk
Mandar, Selat Makassar secara genetik
merupakan populasi yang terpisah dari
populasi ikan terbang di Teluk Manado dan
Teluk Tomini. Letak geografis yang relatif
dekat memungkinkan struktur genetik ikan
beronang ketiga populasi di Selat Makassar
memiliki kemiripan dan berada dalam satu
kelompok.  Berdasarkan hasil dendrogram ikan
beronang pada penelitian ini (Gambar 5)
menunjukkan bahwa ada dua kelompok
populasi  yaitu  (1) populasi ikan beronang asal
Polman, Barru, dan Takalar dan (2) populasi
ikan beronang Malili. Jarak genetik ikan
beronang populasi Malili relatif jauh dari
populasi ikan beronang Polman (0,3768), Barru
(0,4256) dan Takalar (0,3114) dimungkinkan
dengan adanya batasan oleh daratan Pulau
Selayar sehingga relatif tidak terjadi  aliran gen
ikan beronang dari populasi perairan Teluk
Bone tersebut.
Hasil analisis keragaman genetik populasi
ikan beronang di perairan Selat Makassar dan
Teluk Bone pada penelitian ini menunjukkan
bahwa keragaman genetik populasi ikan
beronang Malili lebih tinggi dibandingkan
dengan keragaman genetik populasi ikan
beronang Selat Makassar. Hal ini diduga karena
ada aktivitas migrasi (gene flow)  pada larva
ikan beronang yang terbawa arus dalam waktu
yang cukup lama dari Selat Makassar ke
perairan Teluk Bone (Malili). Di samping itu,
karena rendahnya eksploitasi menyebabkan
populasi masih tinggi sehingga ikan dapat
melakukan perkawinan secara acak (random
mating). Migrasi dapat terjadi karena adanya
aliran arus yang kuat dari Laut Sulawesi ke arah
Laut Flores yang memungkinkan larva
bermigrasi membentuk populasi kecil di
perairan Teluk Bone. Sebaliknya, peluang larva
ikan beronang dari perairan Teluk Bone
bermigrasi ke perairan Selat Makassar sangat
kecil karena tekanan arus yang kuat dari
perairan Laut Flores (Samudera Indonesia).
Gardner et al. (1991) menyatakan bahwa ada
dua faktor yang mempengaruhi keragaman
genetik yaitu faktor yang meningkatkan
keragaman genetik antara lain mutasi dan
migrasi, sedangkan faktor yang menurunkan
Gambar 5. Dendrogram jarak genetik pada populasi ikan beronang (S. guttatus)
dari perairan Polman, Barru, Takalar (Selat Makassar) dan Malili
Figure 5. Dendrogram of genetic distance population of rabbitfish, S. guttatus
from Polman, Barru, Takalar (Makassar Strait) and Malili (Bone Bay)
waters
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keragaman genetik meliputi seleksi alam dan
penghanyutan genetik.
Adanya keragaman genetik tinggi pada
populasi ikan beronang Malili (Teluk Bone)
merupakan informasi dasar untuk melakukan
seleksi dan breeding dalam rangka melakukan
perbenihan. Imron et al. (1999) menyatakan
bahwa populasi dengan variasi genetik yang
tinggi akan memiliki peluang hidup yang
semakin tinggi untuk beradaptasi dengan
perubahan lingkungan. Hasil analisis ke-
ragaman genetik populasi ikan beronang di
Selat Makassar dan Teluk Bone pada penelitian
ini menunjukkan bahwa keragaman genetik
populasi ikan beronang Malili (Teluk Bone)
lebih tinggi dari keragaman genetik populasi
ikan beronang Polman, Barru, dan Takalar
(Selat Makassar). Dengan diketahui nilai
keragaman genetik ikan beronang di dua
perairan tersebut maka potensi pengem-
bangan perbenihan dapat dilakukan untuk
menanggulangi ketergantungan benih dari
alam dan budidaya serta ke depan dapat
digunakan untuk konservasi sumberdaya
genetik.
KESIMPULAN
1. Populasi ikan beronang dari perairan Malili
menghasilkan polimorfik tertinggi (63,24%)
sedangkan polimorfik terendah diperoleh
pada ikan beronang dari perairan Barru
(40,30%).
2. Indeks similaritas inter populasi ikan
beronang tertinggi didapatkan pada
populasi Polman (0,83) dan terendah pada
populasi Malili (0,63).
3. Hasil analisis jarak genetik ikan beronang
diperoleh dua kluster utama yakni populasi
Polman, Barru, dan Takalar, Selat Makassar
dan populasi Malili, Teluk Bone.
4. Keragaman genetik populasi ikan beronang
dari perairan Malili (Teluk Bone) lebih tinggi,
yang ditunjukkan dari nilai heterozigositas
(63,24%), sedangkan populasi ikan
beronang Polman, Barru, dan Takalar hanya
mempunyai nilai heterozigositas masing-
masing 45,44%; 40,30%, dan 47,94%.
Untuk  domestikasi dan pengembangan
perbenihan ikan beronang di masa yang akan
datang sebaiknya menggunakan ikan yang
memiliki keragaman genetik yang tinggi
(perairan Malili) atau perkawinan silang antara
populasi Malili, Teluk Bone dengan populasi
ikan beronang di Selat Makassar.
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